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Celem projektu jest uzyskanie gestej mapy genetycznej
dla krzyzujacych si¢ ze sobg w naturze kumakéw Bombina bombina i Bombina variegata.
Mapa taka postuzy w przysztosci do rozwiktaniu zalezno$ci migdzy selekcja a przeptywem
genow w réznych regionach genomu aby:

1. pozna¢ genetyczne podstawy specjacji,

2. okresli¢ jakg rolg odgrywa ogromne zréznicowanie ekologiczne w tym procesie.
Znajomo$¢ tych kluczowych w biologii ewolucyjnej proceséw jest nadal fragmentaryczna;
pochodzi glownie z badan taksonéw na bardzo wczesnym etapie procesu specjacji lub
catkowicie od siebie izolowanych rozrodczo.

Europejskie kumaki, Bombina, stanowig intrygujaca zagadke. Zrdéznicowaly si¢ dawno
(pliocen), posiadajg odmienne adaptacje do réznych siedlisk - r6znigc si¢ szerokim zestawem
cech fenotypowych - jednak nadal wytwarzaja liczne, ptodne mieszance w waskich strefach
kontaktu, wszedzie tam gdzie zasiggi ich si¢ stykajg. Mapa sprzezen postuzy do testowania
teoretycznych przewidywan 0 rozmieszczeniu miejsc/loci podlegajacych selekcji w catym
genomie, ktore mogg by¢ odpowiedzialne za utrzymywanie si¢ odrgbnosci gatunkdw mimo
hybrydyzacji. Projekt przeniesie klasyczny model ewolucyjny w nowa er¢ genomiki otwierajac
rozmaitym badaniom szerokg perspektywe.

W szczegOlnosci, zamierzamy zmapowac ok. 5 000 SNP w DNA wokot miejsc
restrykcyjnych (tzw. RAD-seq) u potomstwa pokolenia F, posiadanych mieszancow F;.
Dodatkowo, analiza histologiczna gonad pozwoli okresli¢ pte¢ potomstwa F; 1 zmapowaé
lokalizacje genow determinujgcych pteé (tj. enigmatyczng grupe gendéw u ptazow
i wickszosci owodniowcow), gendow nierzadko powigzanych z procesem specjacji.

Zmapowanie polimorfizméw RAD-seq w stosunku do scharakteryzowanych przez nas
transkryptomow kumakoéw pozwoli bada¢ konserwatywne grupy synteniczne genéw ptazow
poprzez ortologi gendw znanych dla genomu zab szponiastych Silurana, Xenopus, zaby
dalekowschodniej Nanorana jak i innych kregowcow. Uzyskanie mapy genetycznej dla
kumakow, pozwoli takze pozna¢ lokalizacje niektorych transkryptow badanych we
wczesniejszym projekcie, dostarczy nowych, gatunkowo specyficznych markeréw o znanej
lokalizacji i czestosci rekombinacji miedzy nimi, uzytecznych m.in. w badaniu struktury
genetycznej modelowej strefy mieszancowej kumakow. Innym aspektem jest identyfikacja
syntenicznych grup genéw kregowcow.
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